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Resumen 
 
Las garrapatas son artrópodos hematófagos que tienen la capacidad de transmitir una gran 
variedad de patógenos tales como: protozoos, bacterias y virus. Estos organismos se han 
convertido en una alerta emergente para la salud pública humana  y veterinaria debido a la 
ampliación de sus rangos de distribución. Babesia es un género de protozoos ampliamente 
distribuido en el mundo que es transmitido por garrapatas, además es el causante de una 
enfermedad zoonótica emergente denominada babesiosis en humanos, animales 
domésticos y silvestres. En Colombia y específicamente en el departamento del Magdalena 
se tiene poco conocimiento de la distribución y la incidencia de Babesia en animales 
domésticos y en las poblaciones humanas, igualmente son escasos los estudios de 
detección de este patógeno en garrapatas del país. Debido a su importancia 
epidemiológica, se hace necesario determinar la presencia y prevalencia de Babesia spp., 
en garrapatas asociadas a animales domésticos en el departamento del Magdalena. Para 
el desarrollo del presente trabajo se muestrearon fincas en 5 localidades del departamento, 
donde se recolectaron garrapatas de caninos, bovinos y equinos. Los especímenes   
recolectados se identificaron taxonómicamente mediante el uso de claves dicotomicas y se 
les realizo extracción de ADN, para amplificar el gen RNA 18S para Babesia spp. Se logro 
determinar cinco especies de garrapatas asociadas a los animales domésticos, 
Rhipicephalus (Boophilus) microplus, Rhipicephalus sanguineus, Amblyomma cajenense, 
Amblyomma dissimile, Dermacentor nitens. En cuanto a Babesia spp. se encontró una 
prevalencia de 12.7%, detectándose en R. sanguineus, R. (B) microplus, D. nitens y A. 
cajennense que parasitaban perros, ganado y caballos. Además, se identificaron dos 
especies de este protozoo: B. canis vogeli y B. bigemina. Por otra parte, en este trabajo se 
realiza el primer reporte de B. canis vogeli en la especie R. (B) microplus. Así mismo, se 
reporta por primera vez la detección de especies de Babesia en garrapatas para el Caribe 
Colombiano. 
 
 
 
 
Resumen y Abstract   
 
VII 
 
 
 
 
ABSTRACT 
Ticks are hematophagous arthropods that can transmit a wide variety of pathogens such as: 
protozoa, bacteria and viruses. These organisms have become an emerging alert for human 
and veterinary public health due to the expansion of their distribution ranges. Babesia is a 
widely distributed protozoan in the world that is transmitted by ticks, it is also the cause of 
an emerging zoonotic disease called babesiosis in humans, domestic and wild animals. In 
Colombia and in the department of Magdalena there is little knowledge about the distribution 
and incidence of Babesia in domestic animals and in human populations, also lack of studies 
of the arrest of this pathogen in the ticks that are in the country. Due to this it is necessary 
to determine the presence and prevalence of Babesia spp. In ticks associated with domestic 
animals in the department of Magdalena. In this work, farms were sampled in 5 localities of 
the department, where ticks of canines, bovines and horses were collected. The collected 
samples were taxonomically identified and DNA extraction was performed to amplify the 
RNA 18S gene for Babesia spp. We determined five species of ticks associated with 
domestic animals, Rhipicephalus (Boophilus) microplus, Rhipicephalus sanguineus, 
Amblyomma cajenense, Amblyomma dissimile, Dermacentor nitens. Regarding Babesia 
spp. a prevalence of 12.7% was found, being detected in R. sanguineus, R. (B) microplus, 
D. nitens and A. cajennense that parasitized dogs, cattle and horses. In addition, two species 
of this protozoan were identified: B. canis vogeli and B. bigemina. On the other hand, B. 
canis vogeli is reported for the first time in tick R. (B) microplus. Likewise, the detection of 
Babesia species in ticks for the Colombian Caribbean is reported for the first time. 
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1. Introducción 
Las garrapatas desde hace tiempo son reconocidas como vectores de agentes infecciosos 
para los humanos y otros vertebrados, pero a través de la historia las afecciones que 
ocasionan han sido subvaloradas. En los últimos años han tomado importancia en la salud 
pública, debido al aumento de patógenos transmitidos por estos artrópodos (Dennis y 
Piesman, 2005). A diferencia de otros vectores, las garrapatas tienen la capacidad de 
transmitir una mayor cantidad de patógenos, tales como protozoos, rickettsias, espiroquetas 
y virus. Así mismo las garrapatas por su picadura pueden producir otro tipo de morbilidades 
por toxicidad como parálisis, toxicosis, alergias e irritación. Por lo tanto, estos artrópodos y 
sus afecciones son foco de atención en la salud, gestión animal y producción pecuaria de 
áreas rurales de África, Asia y América latina (Jongejan y Uilenberg, 2005). 
Las garrapatas son arácnidos que pertenecen a la subclase de los ácaros, en el suborden 
parasitiformes y se encuentran inmersas en el orden Ixodida. El orden se encuentra 
compuesto por tres familias, Ixodidae (garrapatas duras), Argasidae (garrapatas blandas) y 
Nuttalliellidae, esta última sólo se encuentra distribuida en la región de Sudáfrica (Márquez-
Jiménez et al. 2005; Dantas-Torres et al. 2012). Estos organismos son ectoparásitos 
hematófagos obligados, además poseen diversos modos de dispersión y adaptación, 
condiciones que les permiten ser vectores de diferentes microorganismos patógenos para 
los vertebrados (Dennis y Piesman, 2005; Süss et al. 2008). Así mismo poseen un ciclo de 
vida hemimetábolo, es decir una metamorfosis incompleta; presentando cuatro estados de 
desarrollo: huevo, larva, ninfa y adulto. A partir del estado de ninfa las garrapatas presentan 
las mismas características morfológicas, de comportamiento y alimentación que el de los 
adultos (Polanco Echeverry y Osorio, 2016)  
De las tres familias, Ixodidae posee un mayor potencial vectorial, debido a su prolongado 
tiempo de alimentación, digestión intracelular de la sangre ingerida, rápida dispersión, 
sobrevivencia sin alimentación por largos periodos de tiempo y altas tasas reproductivas. 
Además tienen la capacidad de alimentarse de diferentes hospedadores y la transmisión 
de patógenos en los diferentes estadios de desarrollo, permitiendo así una cadena de 
transmisión entre huéspedes (Márquez-Jiménez et al. 2005; Nava et al. 2005; Rodríguez et 
al. 2009). Aunque hay una gran diversidad de especies de garrapatas no todas presentan 
importancia para los seres humanos, entre los géneros que se consideran como 
importantes vectores de agentes infecciosos se encuentran: Ixodes, Dermacentor, 
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Amblyomma, Haemaphysalis, Hyalomma y Rhipicephalus y por último el género 
Ornithodorus de la familia Argasidae (Mutz, 2010). 
Las enfermedades transmitidas por garrapatas (TDB por sus siglas en inglés: Tick Borne 
Diseases) han tenido un aumento considerable en los últimos años, reportándose casos 
tanto en humanos como en animales domésticos y además presentan una expansión muy 
rápida. Todas estas enfermedades son zoonosis, en las cuales los agentes infecciosos 
pueden ser transmitidos al ganado doméstico a partir de reservorios silvestres y de esta 
manera también infectar a mascotas y humanos. Entre las TBD más importantes 
encontramos las producidas por Babesia spp. (Dantas-Torres et al., 2012; Jongejan y 
Uilenberg, 2005; Pfäffle et al., 2013). 
Babesia es un género de protozoos hemoparásitos, que se encuentran dentro del phylum 
Apicomplexa, clase Aconoidasida, orden piroplasmida y familia Babesidae (Homer et al. 
2000; Krause,2002). Babesia se encuentra compuesto por más de 100 especies (Schnittger 
et al. 2012). Estos protozoos se encuentran clasificados en largos y cortos, dependiendo 
de la morfología que presentan en el interior de eritrocito (piroplasmas); donde las Babesias 
largas miden 2.5 – 5.0 µm de diámetro (Babesia vogeli, Babesia rossi, Babesia canis) y las 
Babesias cortas miden 1.0 – 2.5 µm (Babesia gibsoni, Babesia conradae, Babesia microti) 
(Krause, 2002; Solano-Gallego y Baneth, 2011; Beugnet y Moreau, 2015; Vargas-
Hernández et al. 2012). 
Babesia presenta diferentes estados morfológicos, que dependen del organismo que 
infecten, variando su forma del tejido de las garrapatas a los eritrocitos humanos (Maeda et 
al., 2017). Por lo tanto, dichas formas están implicadas en el ciclo de vida del protozoo, 
definido en dos fases, una proliferación asexual en los eritrocitos (huésped), donde se 
presenta la formación de merogonias a partir de trofozoítos. Por otro lado, una reproducción 
sexual producida en el intestino medio de las garrapatas por la fusión de gametos, dando 
origen a ookinetes que migran a las glándulas salivales y se desarrollan a esporozoítos, 
que son el estado infectante (Homer et al. 2000; Chauvin et al. 2009; Young y Morzaria, 
1986). 
La importancia del género Babesia recae en la economía mundial, ocasionando un gran 
impacto en los animales domésticos utilizados para cría y comercialización, tal como la 
producción ganadera, causado grandes pérdidas económicas a las poblaciones rurales.  
Por ejemplo, en 1997 se calculó que estas afecciones en el ganado produjeron pérdidas 
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que ascendían a $13.900 - $18.700 millones de dólares, entre los diferentes agentes 
causales se encontraba Babesia (Marcelino et al. 2012). Estas pérdidas están dadas por 
las morbilidades, abortos, disminución en la producción de carne y leche, medidas de 
control y en las restricciones de la venta del ganado debido al parasito. De la misma manera, 
la babesiosis humana causa problemas de salud pública. Esta es considerada una zoonosis 
emergente, pues a partir de los años 60, los informes de casos han aumentado 
considerablemente, llegando a ser fatales en muchas ocasiones. La babesiosis también 
afectan a caninos, equinos y otras especies silvestres, provocándoles diferentes cuadros 
sintomatológicos (Schnittger et al. 2012). 
La babesiosis es considerada emergente debido al aumento de casos a nivel mundial e 
igualmente por el aumento de rangos de distribución de su vector (Beugnet y Moreau, 
2015). Las manifestaciones clínicas de la babesiosis se pueden presentar de manera 
asintomática, moderada o severas. Los síntomas principales en humanos son fiebre, fatiga, 
escalofríos, dolor de cabeza, anorexia, artralgia, mialgia, nauseas. En cuanto a la 
sintomatología en animales es similar en la de los humanos, sin embargo en casos severos 
se pueden presentar problemas pulmonares, renales, pancreatitis y edemas cerebrales 
(Solano-Gallego y Baneth, 2011; Krause, 2002). 
El conocimiento y estudio de los protozoos del género Babesia se remonta a finales de siglo 
XIX, debido a su descubrimiento en Rumania por parte de Víctor Babes en 1888, dentro de 
eritrocitos de bovinos y ovejas. Posteriormente en 1983 en Texas (USA), Smith y Kilbourne, 
identificaron que el parasito causaba un cuadro febril en el ganado y era transmitido por 
garrapatas, dándole el nombre de Pyrosoma bigeminum; sin embargo ese mismo año el 
nombre de los parásitos cambiarían a causa de Starcovici, el cual los llama Babesia bovis, 
Babesia ovis y Babesia bigemina (Schnittger et al. 2012; Uilenberg, 2006).  
Este parasito se encuentra distribuido en todo el mundo, presentando reportes en Asia, 
América, África, Australia y Europa (Licari et al., 2017; Chao et al., 2017; Cao et al., 2015; 
da Silva et al., 2013; Cassini et al., 2010; Passos et al., 2005; Birkenheuer et al., 2004). En 
Colombia se han realizados varios reportes de presencia de Babesia spp., entre ellos los 
de Jaimes-Dueñes et al. (2018), donde determina una prevalencia del 31.6%, 23.6% y 
4.35% de Babesia sp. (B. bigemina y B. bovis) en ganado, búfalos y garrapatas 
Rhipicephalus (Boophilus) microplus, por medio de métodos moleculares. Igualmente, 
Vargas-Hernández et al. (2012) determinando un 5,5% de prevalencia de B. vogeli en 91 
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perros, en tres ciudades del país (Bogotá, Villavicencio y Bucaramanga), apoyándose en 
análisis moleculares. En cuanto a la incidencia en seres humanos, Ríos et al. (2003), 
realizaron el primer reporte de babesiosis humana en un individuo de Puerto Berrío, 
Antioquia. La detección del parasito se realizó a través de frotis de sangre y observación 
microscópica. 
De acuerdo con lo anterior, diversos estudios demuestran que los métodos moleculares son 
esenciales para la determinación de la presencia de patógenos, además a su 
caracterización, así mismo permiten el descubrimiento de nuevos agentes infecciosos 
(Dong et al. 2016). Entre las diferentes metodologías se puede encontrar que la técnica 
más usada es la reacción de la cadena de la polimerasa (PCR). Este método permite la 
amplificación de secuencias determinadas de ácidos nucleicos permitiendo un producto 
amplificado, el cual posteriormente puede analizarse (Coleman y Tsongalis, 2017). 
Además, esta herramienta se caracteriza por ser de fácil operación, alta sensibilidad, 
fiabilidad y de bajos costos (Garafutdinov et al. 2017).  
En el departamento del Magdalena no se han realizado estudios sobre la presencia de este 
patógeno en las garrapatas y su incidencia en la salud humana y animal. No obstante, en 
la región caribe colombiana se han presentado reportes de seroprevalencia y detección de 
Babesia en los departamentos de Córdoba y Sucre (Buelvas et al., 2008; Calderón et al., 
2016; Herrera et al., 2008). Debido a estos antecedentes, se consideró necesario 
determinar la presencia y prevalencia de Babesia spp., en poblaciones de garrapatas 
asociadas a animales domésticos presentes en las zonas rurales del departamento del 
Magdalena. Así mismo, conocer la diversidad de especies de garrapatas que se 
encontraron presentes en los animales muestreados y que especies fueron hospederas 
para el parasito.  
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2 Metodología 
2.1 Toma de muestras 
Las muestras fueron recolectadas entre 2016 y 2018 en fincas ubicadas en cuatro 
corregimientos de Santa Marta y un municipio del departamento del Magdalena: Bonda 
(11°13’41.0’’N 74°07’33.6’’W), Calabazo (11°16’43.5’’N 73°41’28.6’’W), Guachaca 
(11°14’51.4’’N 73°49’50.0’’W), Minca (11°08’37.4’’N 74°06’53.3’’W), Aracataca 
(10°30’48.8’’N 74°08’17.2’’W) (figura 1). La recolección de las garrapatas se realizó de 
manera manual sobre la superficie corporal de animales domésticos (Ica et al. 2007), tales 
como bovinos, equinos y caninos, con ayuda de pinzas de punta recta o punta fina. Los 
ácaros se extrajeron de diferentes partes del cuerpo del animal, tales como orejas, cuello, 
axilas y vientre. Las garrapatas recolectadas de cada animal se depositaron en tubos 
eppendorf con etanol al 99.6% para su conservación, así mismo los recipientes se rotularon 
con la especie del hospedero, fecha, nombre del sitio, nombre del recolector y 
georreferenciación del lugar.  De igual forma los datos de rotulación se incluyeron en un 
formato de campo y laboratorio (Anexo 1). 
Figura 1. Mapa con la localización de los puntos de muestreo de garrapatas en el 
departamento del Magdalena. 
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2.2 Identificación de las garrapatas   
Las garrapatas recolectadas se identificaron taxonómicamente con ayuda de las claves de 
Jones et al (1972); Osorno-Mesa (2006); Martins et al. (2010) y Yunker et al. (1986). La 
identificación se realizó con apoyo de un microscopio estereoscópico (ZEISS Stemi 305). 
Las especies identificadas se clasificaron por estado de desarrollo y sexo, de esta manera 
se formaron pools en tubos eppendorf con alcohol al 99.6%, teniendo en cuenta el animal 
muestreado y la clasificación anteriormente mencionada. Finalmente, a cada tubo se le 
asigno un código de identificación.  
 
2.3 Extracción de ADN  
Se tomo una garrapata por cada pool conformado y se le extrajo una porción de tejido 
corporal, realizando un corte transversal entre la primera y segunda coxa, tomando la parte 
posterior donde se ubican las glándulas salivales. Sin embargo, en el caso de las ninfas 
se usó todo el cuerpo debido al tamaño. El tejido extraído se tomó para la extracción de 
ADN siguiendo el kit comercial de extracción ISOLATE II Genomic DNA (BIOLINE, USA). 
El ADN adquirido se verifico a través de electroforesis en gel de agarosa al 2% con tinción 
de GelRed (Biotum). 
2.4 Amplificación de genes 18S (Babesia spp.). 
El ADN extraído se utilizó como templado para realizar la amplificación de genes para el 
diagnóstico de la presencia de los patógenos, por medio de PCR-convencional. Las 
amplificaciones se realizaron con ayuda de primers específicos para Babesia sp. (Tabla 
1).  El procedimiento se realizó en un volumen de 25 µL que contendrán: 0,25 µL de Taq 
polimerasa (abm, Canadá), 2,5 µL de PCR buffer 10X (Bioline, USA), 0,5 µL de cada primer 
(50 Mm), 2 µL de templado (25 ng/ µL), 0,5 µL de dNTP (10 mM), 1 µL de MgCl2 (50 mM) 
(Bioline) y 17,75 µL de ddH2O. La reacción fue sometida a las siguientes condiciones, 5 
minutos a 95ºC para la desautorización inicial, posteriormente se continuo con 35 ciclos: 
30 segundos a 94°C para desnaturalización, 45 segundos A 54 ºC para el anidamiento, 2 
minuto a 68ºC para la elongación y finalmente 10 minutos a 68°C para la elongación final.  
La verificación de muestras positivas para los patógenos se realizó por electroforesis con 
gel de agarosa al 2%, con uso de GelRed (Biotum) y un marcador molecular de 50 bp 
(Bioline, USA).  
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Tabla 1. Características del cebador utilizado en el proceso de la reacción de la cadena 
de la polimerasa, para la detección de Babesia spp. 
 
Patógeno 
Gen 
amplificado 
Tamaño 
del 
amplicon 
(bp) 
Nombre 
del primer 
Secuencia del primer (5’-3’) 
Temperatura 
de 
anidamiento 
(ºC) 
 
 
Referencias 
Babesia 
spp. 
18s 619 
Ba103F 
Ba721R 
CCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA   
CCCCAGAACCCAAAGACTTTGATTTCTCT
CAAG 
65 
Kledmanee 
et al. 2009 
 
Las PCRs con resultado positivo para los patógenos en estudio, se purificaron con el 
protocolo del kit de Sureclean plus (Bioline, USA). Posteriormente estos productos 
obtenidos fueron secuenciados por secuenciación Sanger en la universidad Nacional de 
Colombia. 
2.5 Análisis y edición de secuencias 
Las secuencias obtenidas fueron editadas por medio del software ProSeq V3 (Filatov, 
2009) y posteriormente analizadas en la herramienta BLAST del NCBI 
(www.ncbi.nlm.nih.gov), con la finalidad de determinar la especie detectada. Todas las 
secuencias de este trabajo se alinearon con otras secuencias descargadas del GenBank 
con ayuda del software MEGA 7.0 (Kumar et al., 2016), usando el algoritmo ClustalW. 
2.6 Análisis filogenéticos 
Los análisis filogenéticos se realizaron con el fin de comparar desde el punto de vista 
evolutivo, las secuencias de Babesia spp. de Colombia, con otras reportadas para otros 
países (Tabla 2). Este análisis se realizó implementando Máxima verosimilitud (ML) 
utilizando el programa RAxML 8.0.24 (Stamatakis, 2006), e inferencia bayesiana (IB) 
empleando el programa MrBayes 3.2.2 (Ronquist et al., 2012). Además, se determinó el 
mejor modelo de sustitución y particiones correspondientes para el gen RNA 18S de 
Babesia spp., con software PartitionFinder (Lanfear et al., 2016); en lo cual se obtuvo como 
mejor modelo a GTR+G. Para el análisis de ML se implementó el algoritmo Bootstrap (BP) 
con 10000 repeticiones, teniendo en cuenta a los BP>70% como altos soportes 
estadísticos. En cuanto al análisis IB se realizaron 107 generaciones, muestreando los 
arboles cada 100 generaciones y haciendo una exclusión del 25% inicial de los arboles 
construidos. Para validar la confiabilidad del análisis se emplearon diferencias entre las 
desviaciones medias estándares menores a 0,01. 
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Tabla 2. Secuencias descargadas de GenBank de especies de Babesia, para análisis 
filogenéticos. 
N° de Adhesión Especie País N° de Adhesión Especie País 
KF322145.1 Hepatozoon canis  Hungría EU711063.1 B. canis vogeli Italia  
EU711059.1 B. canis canis Italia  EU711064.1 B. canis vogeli Italia  
EU711060.1 B. canis canis Italia  EU711065.1 B. canis vogeli Italia  
EU711061.1 B. canis canis Italia  MF040146.1 B. canis rossi Turquía  
KJ513199.1 B. canis canis Turquía  MF040148.1 B. canis rossi Turquía  
KJ513200.1 B. canis canis Turquía  MF040149.1 B. canis rossi Turquía  
KJ513201.1 B. canis canis Turquía  AB303073.1 B. canis rossi Nigeria 
KR816803.1 B. canis vogeli Cuba AB303074.1 B. canis rossi Nigeria 
KR816804.1 B. canis vogeli Cuba AB303075.1 B. canis rossi Nigeria 
KU321850.1 B. canis vogeli Filipinas HQ688689.1 B. bigemina Argentina 
KU321851.1 B. canis vogeli Filipinas HQ688687.1 B. bigemina Argentina 
KU321852.1 B. canis vogeli Filipinas HQ688688.2 B. bigemina Argentina 
KY349101.1 B. canis vogeli Perú KF606866.1 B. bigemina India 
KY349102.1 B. canis vogeli Perú KF606865.1 B. bigemina India 
KY349103.1 B. canis vogeli Perú KF606864.1 B. bigemina India 
AY102162.1 B. canis vogeli Australia KF153076.1 B. bigemina Brasil 
AY102163.1 B. canis vogeli Australia KC858976.1 B. bigemina Brasil 
DQ297390.1 B. canis vogeli Venezuela KF773719.1 B. bigemina Italia  
AF547387.1 B. canis vogeli Sudáfrica KF773717.1 B. bigemina Italia  
AF548006.1 B. canis vogeli Sudáfrica KF773716.1 B. bigemina Italia  
 
3 Resultados 
3.1 Garrapatas 
 Se recolectaron un total de 437 garrapatas distribuidas en 42 animales muestreados de 5 
especies (Tabla 3). En cuanto a los estadios solo se encontraron adultos y ninfas; 
prevaleciendo las garrapatas hembra (49.1%), seguido de los machos (33.8%) y de las 
ninfas (17.03%). La identificación taxonómica arrojo como resultado el hallazgo de tres 
géneros y cinco especies, en cuanto a los géneros el que presento mayor abundancia fue 
Rhipicephalus con 55.3%, seguido de Dermacentor con 29.9% y por último Amblyomma 
con 14.6%. En relación a la abundancia de especies, Rhipicephalus sanguineus (figura 1) 
fue la más abundante con 149 individuos, en segundo lugar, se encuentra Dermacentor 
nitens (figura 2) con 131 individuos, en tercer lugar, esta Rhipicephalus (Boophilus) 
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microplus (figura 3) con 93 individuos, en cuarto lugar, Amblyomma cajenense (figura 4) 
con 62 individuos, y por último Amblyomma dissimile (figura 5) con 2 individuos. 
 
Tabla 3. Numero de hospederos muestreados 
Especie N° de individuos 
Canis familiaris 17 
Bos taurus 11 
Equus caballus 10 
Equus asinus × Equus caballus 2 
Equus asinus 1 
 
Figura 2. Rhipicephalus sanguineus. (A) macho vista dorsal, (B) macho vista ventral, (C) 
hembra vista dorsal, (D) hembra vista ventral. 
Figura 3. Dermacentor nitens. (A) macho vista dorsal, (B) macho vista ventral, (C) hembra 
vista dorsal, (D) hembra vista ventral. 
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Figura 4. Rhipicephalus (Boophilus) microplus. (A) macho vista dorsal, (B) macho vista 
ventral, (C) hembra vista dorsal, (D) macho vista ventral. 
 
 
 
 
Figura 5. Amblyomma cajennense. (A) macho vista dorsal, (B) macho vista ventral, (C) 
hembra vista dorsal, (D) hembra vista ventral. 
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Figura 7. Amblyomma dissimile. (A) ninfa vista ventral, (B) ninfa vista ventral. 
 
3.2 Detección de Babesia  
Se realizó extracción a 102 muestras escogidas al azar de cada pool y se lograron 
resultados positivos para todas las extracciones.  A todas las muestras extraídas se les 
realizo PCR convencional para la detención del patógeno. Un total de 13 muestras fueron 
positivas para Babesia spp. (Figura 8), obteniéndose un 12.7% de prevalencia para este 
protozoo. Además, Babesia spp. solo fue detectada en tres especies de garrapatas, que 
fueron: Rhipicephalus (Boophilus) microplus (4), Rhipicephalus sanguineus (5), 
Dermacentor nitens (2) y Amblyomma cajennense (2). En cuanto al porcentaje de 
positividad de Babesia spp en las especies de garrapatas, R. (B) microplus presento el 
valor más alto con 18.1%, seguido de un 13.1% para R. sanguineus, continuando con un 
10.5% para A. cajennense y el menor porcentaje lo presento D. nitens con 10%.  
Figura 8.  Electroforesis de PCR para Babesia spp. con muestras positivas (M+), control 
positivo (C+), control negativo (C-) y marcador de peso molecular.  
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Así mismo este parasito tuvo presencia en cuatro de las zonas muestreadas, siendo 
Sevillano (Ciénaga) la que presento mayor prevalencia (3.9%), seguido de Aracataca 
(2.9%), Calabazo (1.9%), guachaca (1.9%) y Bonda (1.9%).  
 
Figura 9. Árbol de análisis filogenéticos de inferencia bayesiana y máxima 
verosimilitud con las secuencias de las muestras positivas (punto rojo) y 
secuencias descargadas de GenBank del gen RNA 18S. Los números son los 
valores probabilidad posterior y Bootstrap. Esta figura debe ir en materiales y 
métodos, no en la discusión
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De las muestras positivas obtenidas por PCR, se seleccionaron las muestras con una 
concentración igual o mayor a 100 ng para secuenciación. Se secuenciaron cuatro 
muestras en total, obteniéndose tres muestras con 99-100% de identidad con Babesia 
canis vogeli (LC331058.1) y otra con 100% de identidad con Babesia bigemina 
(MH356482.1). Lo anterior también es evidenciado a través de los análisis filogenéticos de 
ML e IB, lo cual muestra la estrecha relación de las muestras obtenidas con diferentes 
secuencias de B. canis vogeli y B. bigemina descargadas de GenBank (Figura 9). Ademas 
dos muestras de B. canis vogeli se detectaron en Rhipicephalus (Boophilus) microplus y la 
otra muestra de B. canis vogeli se presentó en Rhipicephalus sanguineus. En cuanto a B. 
bigemina fue detectada en Rhipicephalus (Boophilus) microplus.  
 
4 Discusión 
En este trabajo se logró determinar la ixodofauna y especies de Babesia que se encuentran 
asociadas a tres tipos de animales domésticos. De 437 garrapatas se lograron identificar 
las siguientes especies: Rhipicephalus (Boophilus) microplus, Rhipicephalus sanguineus, 
Amblyomma cajenense, Amblyomma dissimile, Dermacentor nitens. Las especies 
encontradas ya han sido reportadas en diferentes trabajos en la región Caribe colombiana  
(Miranda y Mattar, 2014, 2015; Osorno- Mesa, 2006). R. Sanguineus fue la especie que 
presento la mayor cantidad de individuos, además se encontró parasitando un solo 
hospedador Canis familiaris, el cual es su principal hospedero, sin dejar de lado que esta 
garrapata también de manera ocasional parasita un amplio número de animales 
domésticos silvestres y al hombre (Dantas-Torres, 2010). Así mismo, R. sanguineus es 
reconocida por ser el vector principal de Babesia canis y además puede transmitir otras 
especies del género Babesia y otros patógenos en gran parte del mundo, de ahí su gran 
importancia para la salud pública y veterinaria (Dantas-Torres, 2008). Asi mismo, cabe 
mencionar que Canis familiaris fue el hospedador que más presento individuos 
muestreados, lo cual estaría relacionado con la abundancia de R. sanguineus.  
D. nitens reconocida como la garrapata del caballo fue la segunda especie con mayor 
abundancia, además se encontró parasitando solo equinos. Esta garrapata se caracteriza 
por presentar toda su fase de desarrollo en un solo hospedero. En cuanto a su papel 
vectorial es el vector natural de Babesia caballi (Nava et al., 2017; Schwint et al., 2008). 
Por otro lado R. (B) microplus una de las especies de garrapatas más importantes a nivel 
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veterinario en Colombia, ya que es el principal acaro que parasita el ganado bovino, 
causando un gran impacto en la salud animal debido a las afectaciones que ocasionan a 
nivel fisiológico y transmisión parasitaria, pues es el principal vector de B. bovis y B. 
bigemina en Colombia (Cortés Vecino et al., 2010).  Cabe mencionar que R. (B) microplus 
se encontró parasitando un solo hospedador Bos Taurus (ganado bovino) en todas las 
zonas muestreadas, y esto es debido a que presenta un ciclo de vida monoxeno. Sin 
embargo, esta garrapata puede parasitar ocasionalmente otros hospederos diferentes al 
ganado bovino pero no completa su ciclo de vida en estos (Nava et al., 2017). 
Con respecto a A. cajennense fue la especie que se encontró parasitando a más de un 
hospedero tales como Bos Taurus, Equus caballus, Equus asinus y Equus caballus x 
Equus asinus. Además, esta garrapata presento coexistencia con otras dos especies que 
fueron R. (B) microplus y D. nitens en un mismo hospedero, igualmente Benavides-
Montaño et al. (2018) reportan esta coexistencia de las especies anteriormente 
mencionadas en los mismos hospederos. Sin embargo, en esta convivencia A. cajennense 
no fue especie que predomino, en lo cual son resultados similares a los obtenidos en este 
trabajo.  
 
Por otro lado, A. dissimile presentó la menor abundancia con solo dos individuos en estado 
de ninfa, parasitando Bos taurus. Sin embargo, esta baja abundancia es debido a que A. 
dissimile es reconocida por ser una garrapata que parasita a animales silvestres, en mayor 
medida a reptiles y anfibios, aunque existen reportes en aves y en algunos mamíferos; no 
obstante, también se ha documentado en animales domésticos, pero en menor frecuencia. 
Así mismo es una de las garrapatas con más hospederos, reportándose en total 101, 
además en cada uno de sus estadios parasita un hospedero diferente. Se debe agregar 
que A. dissimile es el vector potencial de un amplio grupo de patógenos (Guglielmone and 
Nava, 2010; Rainwater et al., 2001; Verbel-Vergara et al., 2015). Con respecto a lo anterior, 
la presencia de ectoparásitos poco comunes en animales domésticos puede ser explicado 
por el contacto continuo de especies domésticas y silvestres, debido al cambio de los 
ecosistemas por parte del hombre, permitiendo así que se alteren las relaciones ecológicas 
parasito-hospedero y con esto establecerse nuevos nichos para los parásitos. Además 
esto conlleva a la transmisión bidireccional de patógenos, propiciando el desarrollo de 
zoonosis (Szabó et al., 2003). 
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Por lo que se refiere a la detección de Babesia spp. en este trabajo se realiza el primer 
reporte de detección de este protozoo en garrapatas a través de PCR, para el Caribe 
colombiano. Sin embargo, en la región andina colombiana, se reporta la presencia de este 
hemoparásito en las garrapatas por técnicas moleculares, como el trabajo de Rios-Tobon 
et al. (2014), detectado B. bigemina e infección mixta (B. bigemina, B. bovis) en la 
garrapata común del ganado R. (B) microplus. De igual manera Jaimes-Dueñes et al. 
(2018) reporta B. bigemina, B. bovis y coinfección en garrapatas R. (B) microplus usando 
la misma técnica de detección, en el departamento de Antioquia.  Además, Vargas-
Hernández et al. (2012) y Galvan et al. (2018), también emplean la técnica de PCR para 
la detección de Babesia spp., sin embargo, ellos realizan el trabajo en muestras de sangre 
extraídas de perros. En el Caribe se han hecho informes de Babesia spp. pero basados en 
pruebas de seroprevalencia principalmente en el departamento de Córdoba, realizándose 
en bovinos (Martínez et al., 2016; Calderón et al., 2016), equinos (Calderón et al., 2013) y 
humanos (Buelvas et al., 2008). 
 
Se logro hallar 13 garrapatas infectadas con Babesia spp. hospedando bovinos, equinos y 
caninos. La prevalencia de este protozoo en este trabajo fue de 12.7%, siendo un valor 
considerablemente bajo en relación con otros estudios, como el realizado por Rios-Tobon 
et al. (2014) donde determinaron un 88,6% de prevalecía para Babesia spp. en 
departamentos del Magdalena medio, sin embargo, ellos realizaron muestreos en animales 
que no presentaban cuadros clínicos compatibles con la babesiosis, pero la zona de 
muestreo es considerada como enzooticamente estable, situación que no se presenta para 
la región del magdalena. Por otra parte, nuestros resultados fueron más altos a los de 
Jaimes-Dueñes et al. (2018) donde obtuvieron un porcentaje de parasitemía en R. (B) 
microplus de 4.3% para Babesia spp., pues el valor obtenido en este trabajo para la misma 
garrapata fue de 18.1%, lo que indica una problemática para la salud animal en la 
producción bovina en el departamento del Magdalena. 
 
En cuanto a las garrapatas que solo se encontraron parasitando perros (R. sanguineus), 
estas presentaron un porcentaje de positividad del 13.15% para Babesia spp., al contrastar 
este valor con el informado por Galván et al. (2018) para el departamento de Córdoba 
siendo de 26%, es relativamente bajo.  En cambio, Vargas-Hernandez et al. (2012) reporta 
un 9.6% en sangre de perros en Bucaramanga, lo cual es cercano al valor obtenido en 
este trabajo. De igual forma en cuanto a la detección directa del patógeno en la garrapata 
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Zygner et al. (2008), en Varsovia, Polonia informa un 11% de positividad en garrapatas 
que parasitaban perros, lo cual se relaciona con nuestros valores. Lo anterior permite 
visualizar la situación epidemiológica de los perros de las zonas muestreados en el 
departamento del Magdalena, en relación con las ciudades del Caribe colombiano, de la 
región andina y del continente europeo. En cuanto al porcentaje de positividad obtenido 
para las garrapatas que solo parasitaban caballos (D. nitens), el cual fue de 10%, es bajo 
en relación con el obtenido por Calderon et al. (2013) en caballos del departamento de 
Córdoba, informando un 18.25%. sin embargo, cabe aclarar que dicha diagnosis fue 
realizada por tinción. Pero esto deja en evidencia la circulación de especies de Babesia 
spp. por la región caribe colombiana y en cifras mediamente altas. 
 
Mediante los análisis filogenéticos se determinó que 3 de las 4 muestras secuenciadas se 
relacionaron estrechamente con las secuencias reportadas de B. canis vogeli de países 
suramericanos como Colombia, Perú y Venezuela, además de países europeos (Italia), 
asiáticos (Filipinas) y africanos (Sudáfrica). Las secuencias obtenidas por Vargas-
Hernández et al. (2012) para Colombia también se relacionaron con secuencias 
provenientes de Venezuela, Sudáfrica y Brasil, lo que muestra resultados similares a los 
obtenidos en este trabajo y la similitud de B. canis vogeli reportadas en Colombia con las 
presentes en Suramérica y países trasatlánticos. Sin embrago las secuencias de este 
trabajo presentaron diferencias con secuencias provenientes de un país cercano como 
Cuba.  Por otro lado, la otra muestra se unió al clado conformado por secuencias de B. 
bigemina relacionándose más cercanamente con secuencias de India, Brasil y Argentina, 
además hay que recalcar que para Colombia no hay secuencias reportadas en las bases 
de datos genéticas para esta especie. No obstante, los valores de Bootstrap obtenidos 
para el árbol fueron bajos, debido a la utilización de un solo gen y a la falta de secuencias 
para otros genes de Babesia canis vogeli en las librerías genéticas, por lo tanto, se 
recomienda la implementación de nuevos genes para mejorar la reconstrucción evolutiva 
de las especies de Babesia. 
  
Lo anterior muestra que para el departamento del Magdalena se reportan por primera vez 
dos especies de Babesia parasitando garrapatas. B. canis vogeli es el agente causal de la 
babesiosis canina y es considerada levemente patogénica, por otro lado, es transmitida 
por garrapatas R. sanguineus (Cardoso et al., 2008). Este patógeno se encuentra 
distribuido en todo el mundo, principalmente en países tropicales y subtropicales 
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(Birkenheuer et al., 2004; Cacciò et al., 2002; Inokuma et al., 2004; Martin et al., 2006; 
Matjila et al., 2004; Passos et al., 2005).  
 
B. bigemina es una de las especies que Babesia que ocasiona la babesiosis bovina, y es 
transmitida principalmente por R. (B) microplus en todo el mundo (Giglioti et al., 2016; 
Ibrahim et al., 2013; Qin et al., 2015; Romero-Salas et al., 2016; da Silva et al., 2013). B. 
biegemina  presenta reportes en Colombia en el departamento de Antioquia en garrapatas 
de búfalos (Jaimes-Dueñez et al., 2018). Además, se han reportado estudios de 
seroprevalencia positiva para B. bigemina  en  ganado bovino (Salas et al., 2011)  y en 
humanos (Ríos et al., 2003) en el departamento de Antioquia. El reporte realizado por Ríos 
et al. (2003) es importante debido a que muestra que las poblaciones humanas están 
expuestas a estos tipos de patógenos, afectado su estado de salud. Así mismo estos 
mismos autores informan del primer caso de babesiosis humana provocado por B. bovis, 
la cual es transmitida por R. (B) microplus.  
 
Por otro lado, se realiza el primer reporte de la presencia de B. canis vogeli en garrapatas 
del ganado R. (B) microplus para el continente americano. Pues esta especie de Babesia 
es principalmente un parasito de perros y su vector principal es R. sanguíneus (Cardoso 
et al., 2008).  Sin embargo, de Miranda et al. (2011) reportan oocistos de Hepatozoon canis 
en garrapatas R. (B) microplus en perros, pues H. canis es otro protozoo que parasita 
caninos y les ocasiona varios tipos de morbilidades, además es trasmitido principalmente 
por R. sanguineus De la misma manera, diversos estudios muestran que R. (B) microplus 
es vector natural de B. equi y B. caballi, las cuales parasitan caballos. Además, estos 
mismos protozoos se han detectado en huevos, larvas y ninfas de R. (B) microplus lo que 
demuestra una transmisión transestadial y transovárica (Battsetseg et al., 2002; 
Guimarães et al., 1997, 1998). Lo anterior evidencia que R. (B) microplus tiene una alta 
capacidad vectorial para desarrollar y transmitir diferentes tipos de protozoos, conllevando 
a visualizar la importancia médico-veterinaria y riesgo potencial que representan estas 
garrapatas. Así mismo la necesidad de más estudios para conocer la fauna microbiana 
que puede albergar R. (B) microplus en Colombia.
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5 Conclusiones 
Se reportan cinco especies de garrapatas parasitando animales domésticos en el área 
muestreada, la cuales fueron las siguientes: Rhipicephalus (Boophilus) microplus, 
Rhipicephalus sanguineus, Amblyomma cajenense, Amblyomma dissimile, Dermacentor 
nitens.  
 
La presencia de A. dissimile en animales domésticos, indica una alerta de posibles 
zoonosis debido a que esta garrapata es reconocida por parasitar anfibios y reptiles. Por 
tal motivo se hace necesario realizar más estudios a nivel de parasitología molecular en 
garrapatas de animales silvestres y domésticos para determinar y esclarecer procesos de 
transmisión bidireccional. 
 
B. canis vogeli y B. bigemina, se reportan por primera vez en garrapatas en el Caribe 
colombiano. Así mismo se informa de una prevalencia medianamente alta para Babesia 
spp. para el departamento del Magdalena, lo cual indica el potencial riesgo en el que se 
encuentran expuestos los animales domésticos y las poblaciones humanas. Así mismo se 
recomienda ampliar este tipo de estudios abarcando otros municipios del departamento y 
así mismo para el caribe colombiano, debido al poco conocimiento que se tiene de este 
patógeno en la región norte del país. 
 
Se realiza el primer reporte de B. canis vogeli parasitando garrapata R. (B) microplus de 
forma natural. Evidenciando la capacidad vectorial de esta garrapata para diferentes 
protozoarios patogénicos, haciendo necesario ampliar estudios para determinar si esta 
garrapata puede transmitir este patógeno.
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A. Anexo: Clasificación taxonómica de especie y por 
estadio de las garrapatas, y distribución en las zonas 
muestreadas. 
Localidad Especie 
Estadio 
Larva Ninfa 
Adulto 
Hembra Macho 
Aracataca 
Rhipicephalus microplus 0 18 21 5 
Rhipicephalus sanguineus 0 1 18 9 
Amblyomma cajenense 0 0 0 0 
Amblyomma dissimile 0 0 0 0 
Dermacentor nitens 0 0 0 0 
Bonda 
Rhipicephalus microplus 0 0 0 0 
Rhipicephalus sanguineus 0 0 6 4 
Amblyomma cajenense 0 0 0 0 
Amblyomma dissimile 0 0 0 0 
Dermacentor nitens 0 0 0 0 
Calabazo 
Rhipicephalus microplus 0 0 0 0 
Rhipicephalus sanguineus 0 8 17 20 
Amblyomma cajenense 0 0 5 3 
Amblyomma dissimile 0 0 0 0 
Dermacentor nitens 0 1 24 9 
Ciénaga 
Rhipicephalus microplus 0 0 0 0 
Rhipicephalus sanguineus 0 3 22 34 
Amblyomma cajenense 0 0 1 1 
Amblyomma dissimile 0 0 0 0 
Dermacentor nitens 0 20 32 28 
Guachaca 
Rhipicephalus microplus 0 1 33 15 
Rhipicephalus sanguineus 0 3 2 2 
Amblyomma cajenense 0 7 4 3 
Amblyomma dissimile 0 2 0 0 
Dermacentor nitens 0 0 0 0 
Minca 
Rhipicephalus microplus 0 0 0 0 
Rhipicephalus sanguineus 0 0 0 0 
Amblyomma cajenense 0 0 3 3 
Amblyomma dissimile 0 0 0 0 
Dermacentor nitens 0 0 14 3 
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